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1. Bevezetés 
A nagy szalinitású tavak kémiai összetétel szerint két típusba sorolhatók: szikes és 
konyhasós tavak lehetnek. A szikes tavak jellegzetes vizes élőhelyei a Kárpát-
medencének, ezekre a tavakra jellemző a lúgos pH, a nátrium, a hidrogén-karbonát és 
karbonát ion dominancia, a nagy napi hőingás. Irodalmi adatok alapján hasonló tavak 
szórványosan máshol is előfordulnak Földünkön, azonban ezek jellege több tényező 
tekintetében eltérő (BOROS E. et al. 2014). Ezen tavak speciális klimatikus, geológiai 
és hidrológiai feltételek mellett alakulnak ki. A kialakulási helyeken általában a talajvíz 
gazdag szén-dioxidban, de magnézium és kalcium ionokban szegény, a nátrium ion 
pedig a nátriumban gazdag kőzetből mosódik bele a vízbe (SOROKIN D. Y. et al. 
2014). 
 
Észak-Kazahsztán sztyeppvidékének látképe és vegetációja nagyon hasonlít az alföldi 
szikes pusztákéhoz (BOROS E. et al. 2013), ezért feltételeztük, hogy az itt található sós 
tavak között találunk szikes élőhelyeket, a szikesekre jellemző baktériumközösségekkel.  
 
Az Eurázsiai sztyeppén elhelyezkedő sós tavak csekély mélységükből adódóan 
jelentősen ki vannak téve a szélsőségesen kontinentális klímának és az emberi 
hatásoknak, ebből kifolyólag különösen veszélyeztetett élőhelyeknek számítanak. Kis 
víztérfogatukból adódóan a kiszáradás és a folyamatot kísérő sókoncentráció növekedés 
meghatározó ezen vizek esetében. A nagyobb méretű, állandó szikes tavak ökológiája 
jól ismert ebben a térségben, azonban a sekély, időszakos és ingadozó vizű tavak 
vizsgálata csak az utóbbi években kezdődött meg (BOROS E. et al. 2015).  
 
A fizikai és kémiai tulajdonságaik szerint a hiperszalin (1. táblázat) élőhelyek extrém 
környezetek, amelyek esetében az alkalikus pH, a magas sókoncentráció és a 
hőmérsékleti változások nagy hatással vannak a mikrobiális közösség összetételére. Az 
újabb tanulmányok alapján a hiperszalin élőhelyek esetében magasabb 
sókoncentrációnál domináns a Haloquadratum waslbyi archaea faj, a Salinibacter ruber 
baktérium faj és a Nanohaloarchaea osztály tagjai. Ennél diverzebb archaea és 
baktérium közösség figyelhető meg alacsonyabb sótartalmú élőhelyeknél (VENTOSA 
A. et al. 2015). 
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Szalinitási skála Sókoncentráció (g/L) 
Szubszalin <3 g/L 
Hiposzalin 3-20 g/L 
Mezoszalin 20-50 g/L 
Hiperszalin >50 g/L 
1. táblázat: A tavak csoportosítása sótartalmuk alapján (HAMMER U.T. 1986) 
 
A Bacteria és Archaea doméneken belül a magas sótartalmú élőhelyekhez adaptálódott 
életmód széles körben elterjedt. A legtöbb esetben minden mikroba egy viszonylag 
korlátozott sókoncentráció tartományban tud optimálisan növekedni (ROSENBERG E. 
et al. 2013). Alapvetően két típusát különböztetjük meg az adaptációnak: a „salt-in” 
mechanizmust, illetve ozmotikumok termelését és akkumulációját. A „salt-in” stratégia 
során a mikroorganizmusok nagy koncentrációban halmoznak fel szervetlen ionokat 
(K+, illetve Cl-) a citoplazmában. A másik adaptációs stratégia („salt-out”) során a 
mikrobák a sejtben de novo szintetizálnak vagy a környezetből akkumulálnak 
ozmolitokat, mint például az ektoin, a glicin-betain és a glutamát (BANCIU, H., 
MUNTYAN, M.S., 2015). 
 
Többféle csoportosítás létezik a mikrobák és a sókoncentráció kapcsolatának leírására, 
de a ma is leginkább elfogadott a Kushner (1978) féle rendszer, amelyet a továbbiakban 
a dolgozatom során követek (2.táblázat). 
 
Kategóriák Növekedési tulajdonságok Példák 
Nem-halofil <0,2 M só Legtöbb édesvízi baktérium 
Kevéssé halofil 0,2-0,5 M só Tengeri baktériumok 
Mérsékelten halofil 0,5-2,5 M só Halomonas elongata 
Halofil 1,5-4,0 M só Halorhodospira halophila 
Extrém Halofil 2,5-5,2 M só Salinibacter ruber 
Halotoleráns 
Nem-halofil, amely képes a só 
tolerálására, vagyis növekedésre. 
Staphylococcus aureus 
2. táblázat: A mikrobák és a sókoncentráció kapcsolata (KUSHNER D. 1978) 
 
Az újgenerációs DNS-szekvenálás és metagenomikai módszerek alkalmazásával az 
extrém élőhelyeken élő mikrobaközösségek feltárása egyre szélesebb körben lehetővé 
válik (VAVOURAKIS C. et al. 2016).  
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2. Célkitűzések 
Kutatásunk célja az észak-kazahsztáni sztyeppék területén elhelyezkedő, időszakos, 
sekély sóstavak ismeretlen mikrobaközösségeinek feltárása molekuláris biológiai 
módszerekkel, valamint a közösségszerkezetet befolyásoló fizikai-kémiai paraméterek 
meghatározása. Továbbá e közösségek összehasonlítása más sztyeppi és a kárpát-
medencei szikes vizek és konyhasós tavak prokarióta közösségeivel. 
 
3. Anyag és módszer 
A mintavételezésre 2015. április-májusban került sor Boros Emil (MTA ÖK Balatoni 
Limnológiai Intézet) és munkatársai által Észak-Kazahsztánban. Az alapvető vízkémiai 
paraméterek meghatározását az MTA ÖK Balatoni Limnológiai Intézetének 
munkatársai végezték (TUGYI N. et al. 2016 által alkalmazott módszereket követve). 
Molekuláris biológiai vizsgálatok céljára a tavak vizének felső rétegéből 100-200 ml 
vizet szűrtek át a terepen 0,22 µm-es steril fecskendőszűrő (Merck Millipore) 
segítségével. A minták laborunkba szállítását követően a közösségi DNS kivonását a 
szűrőpapírokból PowerSoil DNA Isolation Kit-tel (MoBio Laboratories) végeztem a 
gyártó utasításainak megfelelően, azzal a különbséggel, hogy a sejtek feltárása 
sejtmalommal (Retsch) történt 30 Hz-en 2 percen keresztül. Ez a protokoll egy kémiai 
és fizikai sejt feltárást tesz lehetővé, amelyet követően a különböző szennyeződéseket 
és fehérjéket leülepítettem, majd a DNS-t szelektíven szilika membránhoz kötöttem. Ezt 
követően több lépésben tisztítottam, majd a filterről a tisztított DNS-t Eppendorf csőbe 
gyűjtöttem. 
A DNS izolálás sikerességének ellenőrzése céljából agaróz gélelektroforézist végeztem, 
1%-os agaróz géllel. A DNS minta méreteinek megállapításához 2 μl M100-as markert 
(Thermo Fischer Scientific) használtam. A gélt 20 percig futattam 100 mV feszültségen 
1x-es TBE pufferben. A DNS-be beépülő fluoreszcens festék UV fény alatt láthatóvá 
tette a DNS mintát. 
 
A taxonómiai azonosításhoz a 16S rRNS molekuláris markergént szaporítottam fel 
polimeráz láncreakció segítségével három párhuzamos reakcióban a véletlenszerű 
hatások minimalizálása végett. A reakcióelegy összetétele a következő volt 20 μl 
térfogatban: 4 μl 5× Phusion HF Buffer (Thermo Fisher Scientific), 0,2 mM dNTP 
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(Fermentas), 0,4 µg/µL BSA (Fermentas), 0,02 U/µL Phusion High Fidelity DNS 
polimeráz enzim (Thermo Fischer), 0,5 µM S-D-Bact-0341-b-S-17 és 0,5 µM S-D-
Bact-0785-a-A-21 primer (Bacteria-specifikus reakció), illetve 0,5 µM S-D-Arch-0519-
a-S-15 és 0,5 µM S-D-Arch-1041-a-A-18 primer (Archaea-specifikus reakció) 
(KLINDWORTH A. et al. 2013) és 1µl DNS. A primereket előzetesen egyedi 
mintaazonosítóval és a szekvenáló platformnak megfelelő adapterekkel láttuk el. A 
reakció hőprofilja a következő volt: kezdeti denaturáció 98 °C 5 perc; 28 ciklus: 
denaturáció 95 °C 40 másodperc, anneláció 55 °C 2 perc és extenzió 72 °C 1 perc; 
végső extenzió 72 °C 10 perc. A párhuzamos PCR termékeket elegyítettem, majd High 
Pure PCR Cleanup Micro Kit (Roche) segítségével tisztítottam. A PCR reakció 
sikerességét agaróz gélelektroforézis segítségével ellenőriztem, a fent leírt módszer 
szerint.  
 
A PCR termékek hosszának és koncentrációjának meghatározása, valamint tisztaságuk 
ellenőrzése Agilent High Sensitivity DNA Kit-tel történt 2100 Bioanalyzer készüléken 
(Agilent Technologies). Az egyedi DNS molekulák bázissorrendjének meghatározását 
GS Junior (Roche) készüléken végeztük a gyártó utasításainak megfelelően. A nyers 
DNS szekvencia adatok feldolgozása a mothur v1.35 szoftverrel (SCHLOSS P. D. et al. 
2009), a szekvenciák illesztése a SINA programmal (PRUESSE E. et al. 2012), a 
taxonok azonosítását pedig az ARB-SILVA referencia adatbázis (QUAST C. et al. 
2013) alapján történt. Ezt követően a szekvenciák hasonlósága alapján OTU-kat 
(„operational taxonomic unit”, azaz operatív taxonómiai egység) hoztunk létre a 
bakteriális fajszám becslésnél javasolt 97%-os hasonlósági értéknél (TINDALL B. et al. 
2010), ezek szolgáltak a további statisztikai elemzések alapjául. A statisztikai 
elemzéseket a mothur és az RStudio programmal végeztük (RSTUDIO TEAM. 2015).  
 
A tavak Bacteria és Archaea taxonjainak arányát real-time PCR-rel vizsgáltam, Taqman 
próbák használatával. A fluoreszcencia rezonancia elektrontranszfer vagy más néven 
Förster-féle energiatranszfer (FRET) jelenségét Theodor Förster ismerte fel az 1940-es 
években (FÖRSTER T. 1948). Ezen folyamat során egy donor molekula és egy 
akceptor molekula között sugárzás nélküli energiaátadás megy végbe. Az energiaátadás 
akkor jöhet létre, hogy ha az egyik molekula emissziós sávja átfedésben van a másik 
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molekula abszorpciós sávjával (CLAPP A. et al. 2006). Ez a jelenség képezi a Taqman 
próba alapját.  
A Taqman próba egy olyan hibridizáló fluoreszcens technika, amelyben egy fluorofór 
próba és egy kioltó vesz részt. A kioltó molekula a riporter csoporthoz közel kioltja a 
fluoreszcens jelet, azonban, ha a DNS-polimeráz működésbe lép (exonukleáz aktivitása 
révén lehasítja a próbát) a két molekula távol kerül egymástól, ezáltal már 
detektálhatóvá válik a fluoreszcens jel, ami a DNS mennyiséggel egyenesen arányos. A 
reakcióelegy összetétele a következő volt 16 μl térfogatban: 2x Taqman Gene 
Expression Mastermix (Applied Biosystem), 20x Assay: BACT1369F (5’-
CGGTGAATACGTTCYCGG-3’), PROK1492R(5’-GGWTACCTTGTTACGACTT-
3’), TM1389F (5’-FAM-CTTGTACACACCGCCCGTC-BHQ-3’) (SUZUKI T. et al. 
2000), illetve Arch349F (5’-GYGCASCAGKCGMGAAW-3’), Arch806R (5’-
GGACTACVSGGGTATCTAAT-3’) és Arch516F (5’-FAM-
TGYCAGCCGCCGCGGTAAHACCVGC-BHQ-3’) (TAKAI K. – HORIKOSHI K. 
2000) és 1µl DNS. A reakció hőprofilja a következő volt: 50 °C 2 perc, 95 °C 10 perc; 
40 ciklus: 95 °C 15 másodperc, 56 °C (Bacteria), illetve 59 °C (Archaea) 1 perc. A 
vizsgálathoz 96 lyukú lemezt (Applied Biosystem) használtam, amelyet átlátszó fóliával 
zártam le. A reakciókat StepOnePlus Real-Time PCR (Thermo Fisher Scientific) 
készüléken végeztem. 
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4. Eredmények és értékelésük 
A tizenhat mintavételezett tó helyszínen mért és később a laboratóriumban 
meghatározott fiziko-kémiai jellemzőit láthatjuk a 3. táblázatban. A tavak trofikus 
állapota és szalinitása széles skálán mozgott, de jelentős részük hipertrofikus és 
hiperszalin jelleget mutatott. 
 
3. táblázat: A vizsgált Észak-Kazahsztáni sós tavak limnológiai jellemzői (Jelmagyarázat: * - DNS 
alapú vizsgálatokkal feldolgozott minták, Kék színnel emeltem ki a Sótartalmat, Piros színnel pedig a 
teljes foszfortartalmat jelöltem) 
 
A fentiek közül hat tó bakteriális közösségének összetételét határoztuk meg eddig (4. 
táblázat).  
 
Szekvenciaszám Kis Aksuat Tengiz K10 K15 K6 Urkash 
Bacteria 14716 5045 5060 12782 6560 1373 
Archaea - - - 281 3911 - 
4. táblázat: Az eddigiekben feldolgozott hat tó újgenerációs DNS-szekvenálással nyert 
szekvencia számai, ami alapján az elemzéseket végeztem 
 
Ezidáig nyolc tó Bacteria és Archaea taxonjainak arányait vizsgáltam meg. A tavak 
többségében a Bacteria domén volt meghatározó (1. ábra). Azonban a K6 jelzésű tó és 
Tó neve 
Vízmélység 
(cm) 
pH 
Sótartalom 
(g/L) 
Teljes 
foszfortartalom 
(µg/L) 
Klorofill-a 
(µg/L) 
Nitrát 
tartalom 
(µg/L) 
Bolshoi 
Aksuat 
20 7,88 0,9 146 12,3 237 
K5 40 8,93 1,4 69 19,4 207 
Kis Aksuat* 50 8,36 3,0 249 53,4 123 
Shushurkopa* 60 9,07 7,3 227 169,1 300 
Tengiz* 70 8,89 11,2 351 377,6 39 
Zharman* 3 8,47 16,9 154 10,7 261 
K2 20 8,70 23,5 1122 57,2 273 
K10* 70 8,57 24,4 95 8,53 72 
K12 10 8,45 34.4 1102 46,8 657 
K15* 20 9,46 74,7 49 5,97 57 
Zharsol 10 8,51 76,8 109 9,39 177 
Ashutas 20 8,72 109 100 40,8 120 
K3 20 8,92 110 187 9,62 81 
K19 20 8,20 151 135 23,0 87 
K6* 10 8,14 176 309 9,70 300 
Urkash* 10 7,45 261 26 6,50 15 
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az Urkash tó esetében az Archaea domén tagjai kétszeres mennyiségben voltak jelen. 
Mindez magyarázható a fiziko-kémiai paraméterekkel, mert ez a két tó hiperszalin a 
sótartalom szempontjából. A Kulunda sztyeppén (Altai, Oroszorzág) négy hiperszalin 
tavon végzett vizsgálatok alapján Vavourakis és munkatársai (2016) megállapították, 
hogy a sókoncentrációnak domináns szerepe van a prokarióta közösség felépítésében. 
250g/L sókoncentráció esetében a bakteriális fajgazdagság csökken és a Halobacteria 
archaea genus képviselői válnak dominánssá. Ennél nagyobb sókoncentrációnál pedig 
már szinte kizárólagosan az Archaea domén tagjai voltak jelen (VAVOURAKIS C. et 
al. 2016). Mindez alátámasztja az általunk kapott eredményeket. 
 
1. ábra: Bacteria és Archaea domének mennyiségi viszonyai 
 
Az újgenerációs DNS-szekvenálás eredménye alapján mind a hat tó esetében a 
Proteobacteria és Bacteroidetes törzsek voltak jelen legnagyobb mennyiségben a 
Bacteria doménen belül (2. ábra). A legsósabb, Urkash tóból származó mintában a 
Bacteroidetes törzs nagyfokú dominanciája volt megfigyelhető köszönhetően, hogy 
ebben a mintában az extrém halofil Salinibacter nemzetség egyeduralkodó volt a 
Bacteria doménen belül (lásd később 4.ábra). 
 
0%
10%
20%
30%
40%
50%
60%
70%
80%
90%
100%
Archaea
Bacteria
10 
 
 
2. ábra: A vizsgált tavak domináns Bacteria törzsei a 16S rRNS gén szekvenciák alapján 
 
A Parcubacteria (OD1) törzs a közelmúltban került leírásra a Bacteria doménen belül, 
mint tenyésztett baktériumokat nem tartalmazó phylum (HUG L. et al. 2016). A csoport 
tagjait molekuláris biológiai módszerekkel számos anaerob, anoxikus élőhelyről 
kimutatták. Alapvetően e törzsre jellemző a kis genom méret, genomjából hiányoznak 
az elektron transzporthoz és citromsav-ciklushoz szükséges gének. Vélhetőleg obligát 
fermentatív anyagcserét folytat, ami során egyszerű cukrokat fermentál szerves savakká, 
de egyes tagjaik képesek lehetnek összetett szénforrásokat is lebontani, mint a kitin 
vagy cellulóz (NELSON, W. C., STEGEN, J. C. 2015). A vizsgált hat tóban számottevő 
mennyiségben volt jelen e törzs. A limnológiai jellemzők közül a hőmérséklettel 
mutatott összefüggést a törzs abundanciája, alacsonyabb hőmérséklet (Kis Aksuat, K15) 
mellett nagyobb mennyiségben volt jelen (3. ábra). Későbbiekben célom további 
adatokkal kiegészítve statisztikai elemzéseket végezni, mivel nem állnak rendelkezésre 
izolátumok, ezért a csoport tagjainak ökológiai jellemzőit a fizikokémiai változókkal 
végzett korrelációkkal ismerhetnénk meg. 
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3. ábra: A Parcubacteria phlyum relatív mennyisége a hőmérséklet függvényében 
 
A Kulunda sztyeppén (Altai, Oroszorzág) található sekély sós tavak bakteriális 16S 
rRNS gén alapú vizsgálata során a Bacteroidetes és Proteobacteria törzsek voltak jelen a 
legnagyobb számban a Bacteria doménen belül (VAVOURAKIS C. et al. 2016), 
akárcsak az én általam vizsgált mintákban. 
 
A mintákban nagy számban fordultak elő a Halomonas, Saccharospirillum, Spiribacter, 
Marivita, Psychroflexus és a Salinibacter genus képviselői (4. ábra). Ezen nemzetségek 
legjellemzőbb élőhelyei a nagy sótartalmú vizek. A Halomonas nemzetség a 
Proteobacteria törzs tagja, Gram negatív, pálcika alakú, halofil baktérium (VREELAND 
R. et al. 1980). Az extrém sós környezet ellen ektoin akkumulációval védekezik. Az 
ektoin egy olyan oldott anyag, amely ozmolitként viselkedve képes az enzimeket 
stabilizálni, a sejteket védeni az ozmotikus stressz ellen (SCHWIBBERT K. et al. 
2010). A Saccharospirillum nemzetség tagjaira jellemző a Gram negatív sejtfal, a 
kokkoid alak és a poláris csillózat. Obligát aerob, mikroaerofil vagy fakultatív anaerob 
heterotróf életmódot folytatnak (AHYOUNG C. et al. 2011). A Spiribacter genus 
képviselőire jellemző a Gram negatív sejtfal és a görbült pálca sejtalak. Kizárólag 
aerob, heterotróf baktériumok tartoznak ide. Szorosan kötődnek a sós környezetekhez, 
konyhasó (NaCl) hiányában nem képesek a növekedésre (MARÍA J. L. et al. 2014). A 
Marivita nemzetség a Proteobacteria törzs tagja, Gram negatív, pálcika vagy pleomorf 
alakú, halofil baktériumok tartoznak ide (JUNG-HOON Y. et al. 2012). A 
Psychroflexus nemzetség tagjaira jellemző a Gram negatív sejtfal, a többféle alak 
(pálcika, gömb) és a narancssárga pigmentáció. Obligát aerob és kemoheterotróf 
anyagcserével rendelkeznek, a kevéssé vagy mérsékelten halofil baktériumok közé 
tartoznak. Laboratóriumi környezetben optimális növekedésükhöz tengervizet 
0
5
10
15
20
25
30
Kis
Aksuat
Tengiz K10 K15 K6 Urkash
Parcubacteria
Hőmérséklet (°C)
12 
 
igényelnek (BOWMAN J. et al. 1998). A Salinibacter genus képviselőire jellemző a 
Gram negatív sejtfal és a pálcika alak. Optimális növekedésükhöz 150 g/L 
sókoncentrációt igényelnek tehát az extrém halofil baktériumok közé tartoznak, 
proteorodopszin segítségével képesek a fény hasznosítására is (ANTON J. et al. 2002). 
 
 
4. ábra: A vizsgált tavak domináns Bacteria nemzetségei 16S rRNS gén alapján (unc.= 
unclassified, ismeretlen taxon) 
 
Eddigiekben egy Archaea képviselőkben gazdag (K6) és egy hiperszalin, de 
baktériumok által dominált (K15) tavat vizsgáltunk meg az Archaea domén összetétel 
szempontjából. Mind a két tó esetében a Halobacteria törzs dominált. Nagy számban 
fordultak elő a Halorubrum, Haloarcula és Natronomonas nemzetségek képviselői. A 
halobaktériumok a proteorodopszinnal rendelkező baktériumokhoz hasonló módon 
hasznosítják a fényenergiát. Az emberi szemben található rodopszinhoz hasonló 
bakteriorodopszinjuk van, ami egy fény hajtotta protonpumpaként működik és hozza 
létre a proton hajtóerőt. A bakteriorodopszin molekulák a membránban szabályos 2D-s 
kristályszerkezetet mutatnak (SHIU P. et al. 2014). A két tó Archaea domén összetétel 
szempontjából hasonló volt (5. ábra). 
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5. ábra: K6, K15 jelzésű tavak domináns Archaea nemzetségei 16S rRNS gén alapján 
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A K6 jelzésű tó esetében a Nanohaloarcheota taxon nagyobb mennyiségben volt jelen. 
A Nanohaloarcheota törzs különleges obligát szimbionta vagy parazita életmódot folytat 
a gazdaszervezetével (6. ábra). Ebből kifolyólag genomja erősen redukálódott, mivel 
energetikai igényeinek nagy részét a gazda szervezettől kapja. Főleg meleg forrásokban 
és mezofil vizes élőhelyeken figyelték meg (MUNSON-MCGEE J. et al. 2015), ami 
igaz a K6 jelzésű tó hőmérsékletére is, amely 26°C volt a mintavétel időpontjában. 
 
6. ábra: Gazdaszervezetének felszínén elhelyezkedő Nanohaloarcheota szervezet 
elektronmikroszkópos képe (Méretvonal: 1µm) (MORRIS B. et al. 2013) 
 
A vizsgált tavak bakteriális fajgazdagság és diverzitás szempontjából is jelentősen 
különböztek (5. táblázat). A fajszám becslő (ACE, Chao1) és diverzitási indexek 
(Inverz Simpson index, Shannon-Wiener index) alapján a legfajgazdagabb a Kis Aksuat 
hipertróf tó volt, míg a legkevésbé diverz az Urkash és a K6 jelzésű tavak, amelyek 
kémiai tulajdonságaik alapján a legsósabbak. Ez az eredmény párhuzamba állítható a 
Bacteria és Archaea domének mennyiségének arányaival (1. ábra). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
15 
 
5. táblázat: A vizsgált tavak bakteriális fajgazdagsága fajszám becslő és diverzitási indexek 
alapján (Zárójelben láthatóak az egyes tavak szekvencia számai.1330 a legkisebb szekvencia 
szám, amely érték alapján a többi mintát újra mintavételeztük, Piros=legdiverzebb, 
Kék=legkevésbé diverz) 
 
 
7. ábra: A vizsgált tavak ACE és Chao1 fajszám becslő indexei a sótartalom függvényében 
 
 
8. ábra: A vizsgált tavak ACE és Chao1 fajszám becslő indexei a teljes foszfortartalom 
függvényében 
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A vizsgált tavak sótartalom, trofitás és bakteriális fajgazdagság szempontjából is 
jelentősen különböztek. Megvizsgáltam, hogy az egyes tavak a fajszám becslő ACE és 
Chao1 indexeik alapján mutatnak-e korrelációt a sótartalom vagy a teljes 
foszfortartalom mennyiségével (7.-8. ábra). A tavak eloszlása a sótartalommal mutatott 
szoros összefüggést (R2ACE = 0.86, R
2
Chao1 = 0.88), míg a teljes foszfortartalom nem 
korrelált az ACE és Chao1 fajszám becslő indexekkel.  
 
 
9. ábra: A tavak eloszlása sótartalmuk (g/L), teljes foszfortartalmuk (µg/L) és klorofill-a (µg/L) 
koncentrációjuk alapján trilineár diagramon (Triplot) 
 
Triplot program segítségével ábrázoltam a tavak eloszlását a sótartalom, a teljes 
foszfortartalom és a klorofill-a koncentráció függvényében (9. ábra). A 
háromszögdiagramban minél messzebb helyezkedik el egy pont az adott csúcstól, annál 
kisebb ezen csúcs szerepe a rendszerben (FLEMMING B. W. 2000). Ez alapján a 
tavakat a sótartalom és a teljes foszfortartalom befolyásolja leginkább, míg a 
rendszerben a klorofill-a koncentrációnak van a legkisebb szerepe. Ez párhuzamba 
állítható a fajszám becslő ACE és Chao1 vizsgálata során kapott eredményekkel (7-8. 
ábra). 
 
A minták bakteriális OTU összetétele alapján végzett főkomponens analízis során a hat 
tóból kettő jelentősen elkülönült (10. ábra). A kapott mintázattal szignifikánsan 
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korelált (p > 0.01) az Urkash tó esetében egy Salinibacter OTU, az Archaea domén 
tagjainak mennyisége, a teljes szerves nitrogén és a teljes nitrogén tartalom, míg a K6 
jelzésű tónál a Spiribacter és más tengerekre, óceánokra jelemző taxonok OTU-i, a 
nitrát tartalom és az oldot, reaktív foszfor koncentráció. Mint már az előbbiekben is 
kiemeltem ez a két tó kémiailag hiperszalin jelegű és az ősbaktériumok mennyisége 
legalább kétszer annyi, mint a baktériumoké. 
 
 
10. ábra: A vizsgált minták főkomponens analízise OTU összetételük alapján. Kék színnel 
ábrázolva az eltéréshez legnagyobb mértékben hozzájáruló OTUk legközelebbi taxonómiai 
csoportja, piros színnel a szignifikánsan ileszthető (p > 0.01) mért környezeti paraméterek 
 
Az 6. táblázatban látható a Kazah tavak bakteriális közösségének összehasonlítása az 
erdélyi sóstavak, a magyarországi szikes tavak, a kulunda szteppi tavak és az óceánok, 
tengerek prokarióta közösségeivel. 
 
Ezek a vizes élőhelyek mind extrém környezetnek minősülnek sótartalmuk 
szempontjából. Erdélyben a nagy sókoncentrációjú (NaCl) helyek viszonylag 
gyakoriak, ezért számos sóbányát is telepítetek a térségbe. A legtöbb sós tó az utóbbi 
évszázadokban beomló vagy beázó bányák helyén alakult ki (KERESZTES ZS. et al. 
2012). Ezen tavak közé tartozik például a Medve-tó, iletve a Feneketlen tó. A 
prokarióta közösség vizsgálata csak a z utóbbi években indult meg. 
 
A szikes tavak jelegzetes élőhelyei a Kárpát-medencének. A Föld többi részén található 
sós vizekhez képest alacsonyabb sótartalom, de erősen lúgos pH jelemzi őket. 
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Elsősorban nátrium, hidrogén-karbonát és karbonát ionokban gazdag vizek. 
Legnagyobb szikes jellegű tavaink a Fertő-tó és a Velencei-tó (BOROS E. et al. 2014). 
Bakteriológiai vizsgálatuk már több évtizedes múltra tekint vissza, korábban főként a 
különböző élőbevonatok, üledék és rizoszféra minták voltak a kutatások fókuszában 
(Borsodi A. et al. 1998) a planktonikus baktériumközösség részletes feltárása csak az 
utóbbi években indult meg (BORSODI A. et al. 2013, SZABÓ A. et al. 2015, 
KOPONAI K. et al. 2016). 
 
A Kulunda-sztyeppén (Altai, Oroszország) található sekély sós tavakra jellemző az 
erősen lúgos pH, a nátrium, a karbonát és bikarbonát ionok dominanciája. A tavak 
vízellátása elég instabil, az évszakok változásával a kiszáradás és a hóolvadás 
következtében szalinitásuk is széles skálán mozog (VAVOURAKIS C. et al. 2016). 
 
Az óceánok, tengerek vize nátrium és klorid ionokban gazdag. Prokarióta közösségeik 
nagy része laboratóriumi körülmények között nem tenyészthető. A DNS szekvenálás új 
eddigiekben nem ismert taxonok megismerését tette lehetővé (YILMAZ P. et al. 2016). 
 
6. táblázat: A kazahsztáni sós tavak prokarióta közösségének összehasonlítása jellegzetes 
hiperszalin vizes élőhelyek mikrobiális közösségeivel (Különböző színekkel jelöltem azon 
nemzetségeket, amelyek több élőhelyen is előfordulnak. Az összehasonlítás a leírt 
nemzetségeken alapul, az eddig nem tenyésztett nemzetségek nem szerepelnek a táblázatban. 1: 
BARICZ A. et al. 2014, BORSODI A. et al. 2013, MÁTHÉ I. et al. 2014; 2: KORPONAI K. et 
al. 2016, SZABÓ A. et al. 2015; 3: VAVOURAKIS C. et al. 2016; 4: KIRCHMAN D. L. et al. 
2008) 
 Kazah tavak 
Erdélyi sós 
tavak 1 
Szikes tavak2 
Kulunda 
sztyeppi 
tavak3 
Óceánok/Tengerek3 
Bacteria 
Halomonas Halomonas Fluviicola Halomonas Pseudoalteromonas 
Spiribacter Gracilimonas Flavibacterium Gracilimonas Pelagibacter 
Saccharospirillum Owenweeksia Hydrogenophaga Balneola Marinicella 
Marivirga Micrococcinae Rhodobaca Rhodobaca Prochlorococcus 
Psychroflexus Psychroflexus Aquiflexum Psychroflexus Marinomonas 
Marinobacter Marinobacter Belliella Halorhodospira Marinobacter 
Brumimicrobium Frankineae Nitrilruptor Rhizobiales Oceanospirillum 
Archaea 
Halorubrum Halorubrum Halogeometricum Halorubrum Thermoplasma 
Haloarcula Halosarcina Haloarcula Haloarcula Thermofilum 
Halovenus Methanothermus Archaeoglobus Methanolobus Haloferax 
Natronomonas Natronomonas Natronomonas Natronomonas Natronomonas 
Domináns 
ion- 
összetétel 
nátrium, klorid, 
szulfát 
nátrium, klorid 
nátrium, karbonát, 
hidrogén-karbonát 
nátrium, 
karbonát, 
bikarbonát 
nátrium, klorid 
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Ezen élőhelyek összehasonlító vizsgálata során a Bacteria és az Archaea nemzetségek 
alapján a Kazah tavak prokarióta közössége inkább az óceánok, tengerek, valamint más 
konyhasós tavak mikrobiális közösségéhez hasonlítható, mint a jellegzetes hazai szikes 
tavakéhoz. Mindezt a vízkémiai elemzések is alátámasztják, mivel a tavak domináns 
ionjai a nátrium, a klorid és a szulfát (BOROS E. - JURECSKA L. publikálatlan 
eredmények). 
 
Összegzésként elmondható, hogy a molekuláris taxonómiai vizsgálatok alapján egy 
rendkívül diverz bakteriális közösség jelenléte figyelhető meg a vizsgált élőhelyen. A 
várttal ellentétben jelenlegi eredményeink alapján az észak-kazahsztáni sekély sós tavak 
mikrobaközösségei eltérőek az egyes tavak között, és jelentősen különböznek a hazai 
szikes tavakétól, inkább az óceánok és más konyhasós tavak prokarióta közösségeihez 
hasonlóak. A prokarióta közösségek összetételét döntően meghatározta az oldott só 
mennyisége. 
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5. Összefoglalás 
A nagy szalinitású tavak kémiai összetétel szerint két típusba sorolhatók: szikes és 
konyhasós tavak lehetnek. A szikes tavak jellegzetes vizes élőhelyei a Kárpát-
medencének, ezekre a tavakra jellemző a lúgos pH, a nátrium, a hidrogén-karbonát és 
karbonát ion dominancia, a nagy napi hőingás és a szalinitás. Irodalmi adatok alapján 
hasonló tavak szórványosan máshol is előfordulnak Földünkön, azonban ezek jellege 
több tényező tekintetében eltérő. Mivel Észak-Kazahsztán sztyeppvidékének tájképe és 
vegetációja nagyon hasonlít az alföldi szikes pusztákéhoz, ezért feltételeztük, hogy az itt 
található sós tavak esetében találkozunk majd a szikesekre jellemző 
baktériumközösségekkel. A mintavételezésre 2015. április-májusában került sor. A 
vizsgált kazah tavak trofikus állapota és szalinitása széles skálán mozgott, egy részük 
hiperszalin és hipertrofikus jelleget mutatott. Az itt élő prokarióták taxonómiai 
azonosítása a 16S rRNS molekuláris markergén alapján történt újgenerációs DNS-
szekvenálás alkalmazásával Roche GS Junior platformon. A Bacteria és Archaea 
domének arányát Real-Time PCR-rel vizsgáltuk. A tíz különböző karakterű tóból 
származó minták részletes vizsgálata alapján megállapítottuk, hogy a tavak 
mikrobaközösségei nagyban eltértek egymástól, és jellemzően a sókoncentráció 
gradiens mentén csoportosíthatók. Mind a tíz tó esetében a legdominánsabb Bacteria 
csoportok a Proteobacteria és a Bacteroidetes törzsek voltak. Nagy számban fordultak 
elő a Halomonas, Saccharospirillum, Spiribacter, Marivita és Psychroflexus 
nemzetségek képviselői. Jelenlegi eredményeink alapján az észak-kazahsztáni sekély 
sós tavak mikrobaközösségei markánsan különböznek a hazai szikes tavakétól, inkább 
az óceánok, tengerek és más konyhasós tavak mikrobiótájához hasonlítanak. Ezek az 
eredmények összefüggésbe hozhatók a tavak vizének kémiai elemzésével, ami alapján a 
vizsgált vizek domináns ionjai a nátrium, a klorid és a szulfát. 
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6. Szerzői Hozzájárulás 
 Az összes mintából a DNS izolálást én végeztem, majd gélelektroforézissel 
ellenőriztem a DNS jelenlétét.  
 A taxonómiai azonosításhoz a 16S rRNS molekuláris markergént szaporítottam 
fel polimeráz láncreakcióval. Gélelektroforézis segítségével megállapítottam a 
PCR reakció sikerességét, majd megtisztítottam a PCR termékeket. Bioanalyzer 
segítségével megmértem a koncentrációjukat. 
 A könyvtárak újgenerációs szekvenálásában és a kapott szekvenciák 
kiértékelésében Szabó Attila nyújtott segítséget. Az RStudio és a Krona 
programokat viszont igyekszem minél jobban elsajátítani. (A 1- 2. táblázat és a 
6. ábra kivételével a táblázatokat és az ábrákat én készítettem.) 
 A Real-Time PCR technika elsajátítása után magam végeztem az eljárást.  
 
Ezúton nyilatkozom, hogy TDK konferencián korábban nem értem el helyezést. Ha 
a jelen KTDK Konferencia előtt másik TDK konferencián helyezést érek el, arról a 
KTDK szervezőit még a konferencia előtt értesítem, a nyertes pályamunkát 
eljuttatom hozzájuk. 
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